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Odile SCHILTZ and Bernard MONSARRAT
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Chrystelle Lacroix (2008-2010) Marléne Marcellin (GSO, 2009-2011)
Anne-Aurélie Raymond (2008-2010)
Nicolas Delcourt (2009-2011) Ingénieurs en bioinformatique:
Etudiants en these: Renaud Albigot (CNRS) - Quality Manager
David Bouyssié (3" year) David Bouyssié (CNRS)
Violette Gauthier (2" year) Emmanuelle Mouton (Université)
Bertrand Fabre (1%t year) Stéphanie Bolot, Non-permanent CDD
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Peptide Mass Fingerprinting
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Bioinformatics
LIMS-ePIMS
Ingenuity

Mascot

In-house software

Biomolecular
Interactions
Biacore 3000,
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Quantitative
Proteomics
ABI Q-STAR

. Targeted Proteomics
4 ABI Q-TRAP 5500

Posttranlational Modifications

Peptide Sequencing
Protein Characterization
ThermoFisher Orbitrap XL, Velos ETD




=, geno

Recherche et Développement

v’ Identification de complexes Protéiques

v Analyse de Modifications Post-Traductionnelles et de sous protéomes

v' Mélanges complexes et caractérisation de protéines de faible abondance

v Protéomique quantitative et bioinformatique
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